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Principle of EST Assembly 
-50,000 ESTs per tissue 
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Prinzip der EST-Assemblierung 
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-50.000 ESTs 
eines Gewebes 
(z.B.: Uterus Tumor) 



GAP4 Assemblierung 1 
minimaie anfangliche 
Ubereinstimmung: 20 
maximale Anzahl von eingefugten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
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GAP4 Assemblierung 2. Runde: 
minimaie anfangliche 
Ubereinstimmung: 20 
maximale Anzahl von eingefugten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichtubereinstimmung: 1 
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GAP4 Assemblierung 3. Runde: 
minimaie anfangliche 
Ubereinstimmung: 20 
maximale Anzahi von eingefugten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichtubereinstimmung: 2 
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GAP4-Datenbank 3: 
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GAP4 Assemblierung 4. Runde: 
minimale anfangliche 
Ubereinstimmung: 20 
maximale Anzahl von eingefiigten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichtubereinstimmung: 2 
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GAP4 Assemblierung 5. Runde: 
minimale anfangliche 
Ubereinstimmung: 20 
maximale Anzahl von eingefiigten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichtubereinstimmung: 4 
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GAP4 Assemblierung 6, Runde: 
minimale anfangliche 
Ubereinsttmmung: 20 
maximale Anzahl von eingefCigten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichtubereinstimmung: 4 
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assemblierte Datenbank 
eines spezifischen Gewebes 
(Z.B.: Uterus Tumor) 



Konsensus 6 



Einiesen als Einzelsequenzen 



Datenbank eines 
spezifischen Gewebes 
(Z.B.: Uterus Tumor) 



Datenbank eines zweiten 
spezifischen Gewebes 
(z.B.: Uterus Normal) 




GAP4 Assemblierung 
minimale anfangiiche 
Obereinstimmung: 20 
maximale Anzahl von eingefugten 
Leerstellen pro Sequenz: 8 
maximale Prozente von 
Nichtubereinstimmung: 4 
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Gene von Interesse 



Bestimmung der 
gewebsspezifischen 
Expression uber 
elektronischen Northern 
(INCYTE LifeSeq und 
offentliche EST 
Datenbanken) 



Kandidatengene fur 
Tumorsuppressoren oder 
Tumoraktivatoren 



Fig. 4a 
ERSAT2BLATT (REGEL 26) 



^ APPROVED 
BY 

DRAFTSMAN 


O G. FIG. 


GLASS 


W 



O 99/53040 



09/6^6778 



PCT/DE99/01087 



9/10 




.GCCTCAAGTTATC. 
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Elektronischer Northem-Blot 



Fishers Exakter Test 



Automatische Verlangerung 
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Isolieren von genomischen BAG und PAC Klonen 



Chromosomale Klon-Lokalisation uber FISH 
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Sequenzierung von Klonen, die in Regionen 
lokaiisiert sind, die chromosonnale Deletionen 

in Prostata- und Brustkrebs aufweisen, 
fuhrt zur Identifizierung von Kandidatengenen 
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Bestatigung der Kandidatengene durch 
Screening von Mutationen und/oder 
Deletionen in Krebsgeweben 
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